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Ordning och reda vill vi människor gärna ha, 
inte bara hemma utan även i naturen. Och det 
är ju praktiskt om olika växter och djur har sina 
egna artbeteckningar, så att man kan känna igen 
och referera till dem när man till exempel skådar 
fåglar, plockar svamp eller inventerar en slåtter-
äng. Generellt sett fungerar artbegreppet oftast 
ganska bra för djur. De flesta djurarter ser olika 
ut och korsar sig inte, och om de ändå skulle 
göra det blir avkomman ofta steril, som t ex 
mulåsnan. Hos växter är artbegreppet mera pro-
blematiskt. Hybridiseringar sker ibland mellan 
växter, som är så olika att de på morfologiska 
grunder betraktas som tillhöriga olika arter. Ofta 
är denna hybridisering dessutom kopplad till en 
kromosomtalsfördubbling, och dylika hybrider 
har alldeles utmärkt fertilitet!
På Balsgård-SLU har vi intresserat oss 
för nyponrosor i snart 30 år. Nyponen är 
inte bara goda (nyponsoppa!) utan även 
hälsobefrämjande (Werlemark och Ny-
bom 2009). Eftersom nyponrosor är rätt 
nya inom människans tjänst, har vi arbetat 
med många olika aspekter av domestice-
ringen av detta växtslag; odling, växtföräd-
ling, sjukdomsresistens, nyponkemi, gene-
tik och systematik, vilket hitills resulterat 
i fem doktorsavhandlingar och många ve-
tenskapliga artiklar. 
Nyponrosornas reproduktion
Nyponrosorna ingår i det stora Rosa-släktet, 
där de utgör sektionen Caninae. Alla nypon-
rosor är polyploida; medan en vanlig, diploid 
ros har 14 kromosomer (varav 7 förmedlas 
via äggcellerna och 7 via pollencellerna vid 
en befruktning), så är nyponrosorna vanli-
gen pentaploida, dvs har 35 kromosomer 
(arter med 28 respektive 42 förekommer 
också). Dessa nedärvs via ett mycket speci-
ellt system; meiosen (reduktionsdelning av 
kromosomerna, föregår bildandet av köns-
celler) är nämligen annorlunda hos nypon-
rosor jämfört med hos alla andra växter (Fig. 
2). Detta leder till att en pentaploid nypon-
planta bara ärver 7 kromosomer från fadern 
men däremot 28 kromosomer från modern. 
Avkomman liknar därför sin mor mycket 
mer än sin far, både när man tittar på mor-
fologiska karatärer som bladform och när 
man använder sig av DNA-markörer (Wer-
lemark och Nybom 2001).
Forskningen på Balsgård har visat att 
kromosomerna fördelar sig på ett mycket 
strikt sätt under meiosen. Genom att ana-
lysera mikrosatellit DNA-markörer i av-
kommor från mellanartskorsningar, kan 
vi nämligen se exakt vilka kromosomer 
som erhållits från föräldraplantorna (Ny-
bom m.fl. 2004, 2006). Varje nyponplanta 
har två speciella uppsättningar med var-
dera 7 kromosomer. Dessa s k ‘genom’ är 
näst intill identiska och bildar bivalenter i 
meiosen (Fig. 2). Därigenom kommer de 
också att ärvas via såväl pollen som äggcel-
ler (alltså från båda föräldrarna). De övriga 
tre genomen (också med vardera 7 kromo-
somer) skiljer sig däremot åt inbördes, och 
ärvs endast via äggcellerna.
För att ytterligare komplicera saken, kan 
nyponrosor ibland sätta frön utan före-
gående befruktning, s k apomixis. Dessa 
avkommor blir helt identiska med moder-
plantan. Andelen frön som bildas på detta 
sätt, påverkas av vilka pollenlämnarna är. 
När vi till exempel pollinerade Rosa rubi-
ginosa med pollen från en annan nyponros, 
R. dumalis, erhölls 5% apomiktiskt bildade 
fröplantor (Nybom m.fl. 2004, 2006). När 
samma art pollinerades med prydnadsrosen 
‘André Brichet’, blev resultatet istället 50% 
apomiktiskt bildade fröplantor (Werlemark 
m.fl. 2009).
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Fig. 1. Rosa rubiginosa (äppelros). Foto: Gun Werlemark.
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Nyponrosornas ursprung
Nyponrosornas systematik har vållat stora 
problem, och uppskattningen av antalet 
nyponarter varierar därför från ett 10-
tal till flera hundra! Numera brukar man 
räkna med drygt 50–60 olika nyponarter 
(Wissemann 2003). Dessa har definierats 
på sina morfologiska karaktärer, som ex-
empelvis pistillernas utformning (bred eller 
smal stiftkanal), foderbladens utseende och 
position (framåtriktade eller bakåtstrukna 
och snart avfallande vid nyponmognaden), 
samt bladens utseende inklusive förekomst 
av hår och körtlar som avger en äppeldoft 
eller lukten av harts. Vissa av dessa karak-
tärerna nedärvs i speciella kombinationer, 
och styrs troligen av ett fåtal gener. 
På senare tid har man börjat använda oli-
ka DNA-baserade metoder för att studera 
artbildningen i ros-släktet (Koopman m.fl. 
2008). Det visar sig då att nyponrosorna ut-
gör en mycket homogen grupp, som skiljer 
sig markant från alla andra rosor. Genom 
att jämföra DNA-sekvenser från olika ar-
ter, har vi dessutom sett att de kromosomer 
som bildar par i meiosen hos nyponrosor 
och som alltså nedärvs via både ägg och 
pollen, avviker från alla andra arter inom 
det stora släktet Rosa (Kovařík m.fl. 2008). 
Troligen representerar de alltså en (utdöd?) 
‘proto-canina’, som har hybridiserat med 
andra rosor, och därvid även höjt kromo-
somtalet så att vi så småningom fått dagens 
nyponrosor. Mycket av denna utveckling 
har nog skett i Östeuropa och/eller Tur-
kiet och angränsande områden där ny-
ponrosorna är som mest mångformiga och 
artrika. Preliminära resultat tyder dessutom 
på att generna i bivalentkromosomerna är 
aktiva och kodar för olika proteiner ‘som 
vanligt’ medan åtminstone vissa gener i 
univalentkromosomerna ofta är avstängda 
och alltså inte påverkar plantans utseende 
och metabolism (Khaitová m.fl. 2010). 
GENEROSE-projektet
Balsgård har ingått i ett stort EU-finan-
sierat projekt, GENEROSE, som var 
verksamt i mitten på 2000-talet. Som en 
del i detta projekt, samlade vi in vilda ny-
ponrosor från Sverige, Danmark, Tyskland, 
Holland, Belgien och Frankrike. Dessa 
undersöktes med två olika typer av DNA-
markörer; AFLP (amplified fragment 
length polymorphism) och mikrosatellit-
DNA. Utgångspunkten var att plantor som 
tillhör samma art, bör likna varandra (dvs 
ha liknande DNA-markör profiler) mer 
än de liknar plantor som tillhör andra ar-
ter. Här kommer några av resultaten från 
AFLP-analyserna att presenteras (De Riek 
m.fl. manuskript insänt). Sammanlagt ana-
lyserades 913 nyponrosplantor, fördelade 
på 255 populationer. Enligt den bestäm-
ning av pressat beläggsmaterial som utförts 
av taxonomisk expertis, hade vi 22 olika 




Totalt erhölls 137 polymorfa AFLP-band 
(finns hos vissa plantor men inte hos andra) 
i våra analyser. Informationen bearbetades 
med olika statistiska metoder. För att und-
vika problem med eventuellt felbestämda 
plantor, genomfördes först en ‘assignment 
test’; varje plantas AFLP-bandprofil  jämför-
des med alla de andra, och därefter avgjor-
de ett datorprogram om just den plantan 
var tillräckligt lik de andra plantorna med 
samma artnamn. Alltför avvikande plantor 
(dvs att de var mer lika arter i en helt annan 
subsektion än den de borde tillhöra) betrak-
tades som ‘unassigned’ och togs inte med i 
nästa steg, som bestod av en diskriminant-
analys. I denna analys omvandlades all in-
formation från AFLP-profilerna till ett antal 
diskriminantfunktioner, som syftar till att 
särskilja de olika grupper (arter) som ingår i 
analysen. Dessa diskriminantfunktioner kan 
användas som axlar i tvådimensionella figu-
rer, där varje liten ring motsvarar en planta. 
Ju närmare varandra ringarna ligger, ju mer 
lika är de analyserade plantorna. Färgen på 
ringen visar vilket artnamn vi givit just den 
plantan. Plantor som betraktades som ‘unas-
signed’ (se ovan), ingick inte i uträkningen 
av diskriminantfunktionerna, men återges 
ändå i figurerna som små mörka prickar 
Fig. 2. Nyponrosmeios hos en tetraploid art (28 kromosomer). På honsidan bildar 14 kromo-
somer tillsammans 7 bivalenter (par) i metafas 1 medan övriga kromosomer förekommer som 
univalenter och samlas på ena sidan av cellen i anafas 1. I den andra meiosdelningen, delar alla 
kromosomerna sig i kromatider och går till var sin dottercell. Dotterceller som fått alla unival-
enterna kommer nu att ha 21 kromosomer (14 univalent-kromosomer plus 7 kromsomer från 
bivalenterna) medan övriga bara har 7 kromosomer (från bivalenterna) och inte är livskraftiga. 
Även på hansidan bildas 7 bivalenter men univalenterna splittras i kromatider redan i metafas 
1. I metafas 2 kommer dessa oftast att gå förlorade. Endast pollenceller med de 7 kromosomer-
na från bivalenterna är livskraftiga.
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Fig. 3. AFLP-baserad diskriminantanalys för alla nyponrosorna; 
subsektion Trachyphyllae (R. jundzilli), subsektion Rubrifoliae 
(R. glauca), subsektion Rubigineae (7 arter, lilafärgade ringar), 
subsektion Vestitae (5 arter, gröna ringar), subsektion Caninae (7 
arter, gula ringar), subsektion Stylosae (R. stylosa samt förmodad 
hybriden R. canina x R. stylosa), subsektion Tomentellae (R. 
balsamica) samt förmodade hybriden R. x irregularis. Återgiven 
från De Riek m.fl., manuskript insänt.
Fig. 6. AFLP-baserad diskriminantanalys av sex arter och en 
förmodad hybrid i subsektion Rubigineae. Återgiven från De 
Riek m.fl., manuskript insänt.
Fig. 4. AFLP-baserad diskriminantanalys av sex arter och en 
förmodad hybrid i subsektion Caninae. Återgiven från De Riek 
m.fl., manuskript insänt.
Fig. 5. AFLP-baserad diskriminantanalys av fem arter i subsek-








 •   Trol. felbestämd planta


























•   Trol. felbestämd planta






•   Trol. felbestämd planta
+  Gruppens mittpunkt
11 agrestis
12 henkeri-schulzei






    x henkeri-schulzei
 •   Trol. felbestämd planta
 +  Gruppens mittpunkt
Fakta från Växtförädling och bioteknik
Info nr 5
Fakulteten för landskapsplanering, trädgårds- och jordbruksvetenskap 2012
för att visa att det inte var så skarpa gränser 
mellan olika arter som man annars kan för-
ledas att tro. 
Klassificering av nyponrosor
Sektionen Caninae, dvs nyponrosorna, 
brukar delas in i tre stora subsektioner: Ca-
ninae, Rubigineae och Vestitae, samt några 
mindre: Rubrifoliae, Stylosae, Tomentellae och 
Trachyphyllae. När vi skärskådade AFLP-
resultaten för samtliga nyponrosor i en dis-
kriminantanalys, såg vi att subsektionerna 
Rubigineae, Vestitae, Rubrifoliae (endast en 
art: R. glauca) och Stylosae (endast en art: R. 
stylosa) var väl definierade, medan subsek-
tion Caninae överlappade med de andra två 
små subsektionerna, Tomentellae (två arter 
men i vår analys ingick endast R. balsamica) 
och Trachyphyllae (endast en art: R. jund-
zilli) (Fig. 3). I en annan analys med bara de 
tre sistnämnda subsektionerna, avvek dock 
Trachyphyllae från resten och bör nog även 
fortsättningsvis behandlas som en egen 
subsektion. Vi föreslår däremot att subsek-
tionerna Caninae och Tomentellae slås sam-
man till en enda subsektion.
Inom subsektion Caninae var det mycket 
svårt att särskilja några arter utom möjli-
gen R. montana som däremot avvek ganska 
tydligt, och skiljde sig mer från övriga arter 
än vad R. balsamica (förment tillhörig sub-
sektion Tomentellae) gjorde. En analys av de 
övriga arterna i denna subsektion visar stor 
överlappning (Fig. 4). Detta tyder på att ar-
terna inte uppträder som separata enheter i 
naturen, utan att det istället sker så mycket 
genflöde mellan dem att man måste fråga 
sig om det är rimligt att upprätthålla dem 
som ‘goda arter’. 
För subsektionen Vestitae blev det en be-
tydligt bättre differentiering mellan arterna 
(Fig. 5). På samma sätt visar även åtminstone 
några av arterna i subsektion Rubigineae 
tydliga avgränsningar (Fig. 6). Detta kan tol-
kas som att arterna i Vestitae och Rubigineae 
är ganska välgrundade. God differentiering 
mellan arter är ju vad vi förväntar oss om 
den taxonomiska indelningen faktiskt åter-
speglar mängden genflöde mellan och inom 
populationer i naturen. Men här kan fak-
tiskt själva insamlingsförfarandet ha spelat 
oss ett spratt! Flertalet arter hade nämligen 
samlats in i endast 1–3 länder. Därigenom 
kom troligen den geografiskt betingade va-
riationen att bidra väsentligt till vad som ser 
ut som god differentiering mellan arter.
Korsningsförsök har visat att pollenets 
livskraft hos en hybrid är mycket lägre om 
föräldrarna kommer från två olika subsek-
tioner (Werlemark och Nybom 2009). Tro-
ligen beror detta på att bivalentbildningen i 
meiosen blir störd när de bivalentbildande 
genomen inte är tillräckligt lika. Att hybri-
derna blir m e m sterila, bidrar i sin tur till 
att upprätthålla ganska god differentiering 
mellan subsektionerna. När man korsar ar-
ter från samma subsektion påverkas däremot 
inte pollenets livskraft, och det finns alltså 
inget hinder för att dessa hybrider ska kun-
na föröka sig. Följden blir väldigt låg gene-
tisk differentiering mellan de olika arterna 
inom en subsektion. Vi har alltså ett typiskt 
exempel på det som brukar kallas ‘över-
klassifikation’ hos nyponrosorna!
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